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1   はじめに 
マイコプラズマの滑走運動は新規の運動様式であ

り、そのメカニズムの解明が重要課題である。この

運動は、Gli349 タンパク質が「足」のように機能し、

構造変化することによって起きる  [1]。しかし、

Gli349 の運動機構を明らかにするためには、Gli349
の詳細な立体構造の解明が必要である。Gli349 は 18
個のリピート構造を持ち [2]、フレキシブルな巨大

なタンパク質であるため [3]、X 線結晶構造解析に

よる構造決定は難しい。しかし、適切に断片化した

Gli349 タンパク質の断片ならば、X 線溶液散乱法で

立体構造解析が可能と期待される。そこで本研究で

は、X 線溶液散乱法を用いて、Gli349 断片の立体構

造解析を行った。 
 

2   実験 
タンパク質のアミノ酸配列から可溶性やドメイン

境界を予測する種々のサーバーを用いて、Gli349 を
断片化したタンパク質のコンストラクトを 33 種設
計し、大腸菌で発現させた後、ゲル濾過クロマトグ
ラフィーで高純度精製を試みた。その結果、I(HD)
と O(HD)の 2 種類のコンストラクトについて可溶性
のタンパク質断片が精製できた。 
一方、以前の研究により、Gli349 の K, L, M リピ

ートに相当する領域からなる KLM 断片が得られて
いる。これをトリプシンで限定分解した結果に基づ
いて、KLM をさらに短くした 3 種類の断片（KLM1, 
KLM2, KLM3）を作製した。 
これらの試料の X 線溶液散乱の測定は、高エネル

ギー加速器研究機構・放射光科学研究施設 BL-10C
で行った。カメラ長は 2 m、波長は 1.5 Å 程度、検
出器は PILATUS を用いた。試料の凝集体形成を防
ぐために、必要に応じてフローセルや HPLC を用い
て SAXS 測定を行った。得られた散乱曲線は
SAngler と ATSAS パッケージを用いて解析した。 

 

3   結果および考察 
Gli349 のタンパク質断片である I(HD)と O(HD)に

ついて X 線溶液散乱の測定を行った結果、どちらも

ほぼ同程度の分子サイズを持ち、類似の分子形状を

有することがわかった。これらの可溶性断片は、ド

メインの境界にヘリックス構造がある場合のドメイ

ン境界を予測するプログラム H-DROP に基づいて作

製したものであった。したがって、Gli349 のドメイ

ン境界のいくつかはヘリックス構造を形成している

と考えられる。このことは、Gli349 の全体構造が一

方向に伸びた形状をしていることと矛盾しない。ま

た、X 線散乱データからモデリングしたこれらの断

片の概形構造は、立体構造予測で得た構造と類似し

ており、断片化ドメインでは N 末端と C 末端が反対

側にあって、天然タンパク質よりもやや広がった構

造をとることが示唆された。 
次に、Gli349 の KLM 断片をさらに短くした 3 種

類の断片（KLM1, KLM2, KLM3）の X 線溶液散乱

測定を行った結果、KLM が 3 つの球状ドメインか

ら構成されていることを支持する結果が得られた。

また、各リピートの境界となる位置が、理論的に予

測されたリピート境界 [2] から約 36 残基ずれている

可能性が示唆された。 
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